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Pacote pedigreemm e sua utilização no melhoramento vegetal
Danielle Silva Pinto15DIDHO6LP}HV7RPD]2, Jacqueline Siqueira Glasenapp25HJLDQH$EMDXG(VWRSD3, 
0DUFRV'HRQ9LOHODGH5HVHQGH4, Cosme Damião Cruz5. 
Resumo
Com intuito de ajustar o modelo de análise genética de delineamento de progênies de meios irmãos 
com a utilização do pacote pedigreemmYLDVRIWZDUH5HODERURXVHXPVFULSWTXHSHUPLWHDRSHVTXLVDGRU
REWHUDHVWLPDomRGRVFRPSRQHQWHVGHYDULkQFLDVHSUHGLomRGHSDUkPHWURVJHQpWLFRVYLD5(0/%/832
H[SHULPHQWRFRQVLVWLXQRGHOLQHDPHQWRGHEORFRVDRDFDVRFRPXPD~QLFDSODQWDSRUSDUFHOD6LQJOH7UHH
Plot- STP), com 30 repetições, 122 progênies de meios irmãos de Eucalyptus urophylla, no espaçamento 
[P$YDULiYHOHVWXGDGDIRLDOWXUDP$SDUWLUGHPRGL¿FDo}HVUHDOL]DGDVQRDUTXLYRGHDQiOLVHH
XWLOL]DomRGDHTXDomRGHFRUUHomRDSOLFDGDQDVDtGDRULJLQDOGRSDFRWHIRLSRVVtYHODREWHQomRGR5(0/
%/83FRUUHWRVSDUDDUHIHULGDDQiOLVH
Introdução
1RPHOKRUDPHQWRÀRUHVWDOHPTXHDSRSXODomRGHPHOKRUDPHQWRSRVVXLORQJRVFLFORVGHDYDOLDomRH
a medição sempre ocorre mais de uma vez no mesmo indivíduo, além de ocorrer perdas nas parcelas por 
GLYHUVRVPRWLYRVDXWLOL]DomRGRVPRGHORVPLVWRVDWUDYpVGR5(0/%/83Pi[LPDYHURVVLPLOKDQoDUHVWULWD
e melhor predição linear não viesada) tem sido o procedimento mais adequado para a seleção de indivíduos 
superiores por levar em consideração essas peculiaridades.  
1DPRGHODJHPJHQpWLFDHVWDWtVWLFDVRIWZDUHVFRPRR55'HYHORSPHQW&RUH7HDPWHPVLGR
amplamente utilizado para o desenvolvimento de pacotes relacionados a essa modelagem. Diversos pacotes 
Mi IRUDPFULDGRV H SDUD D XWLOL]DomRGHPRGHORV OLQHDUHVPLVWRV YROWDGRV D HVWLPDomRGH FRPSRQHQWHV
de variância e predição de valores genéticos, pode se citar o pedigreemm9D]TXH]HWDOTXHIRL
desenvolvido para o modelo animal utilizando a matriz de parentesco entre os indivíduos da população. 
Entretanto, a utilização do pedigreemmSDUDRPHOKRUDPHQWRYHJHWDOGHSHQGHGHDOJXPDVPRGL¿FDo}HVQR
arquivo de dados e correções no ajuste do modelo.
&RPLVVRREMHWLYRXVHDHODERUDomRGHXPVFULSWQRVRIWZDUH5SDUDDDYDOLDomRGHIDPtOLDVGHPHLRV
irmãos de Eucalyptus urophylla67%ODNHDWUDYpVGDPHWRGRORJLD5(0/%/83XWLOL]DQGRVHRSDFRWH
pedigreemm. 
Material e Métodos
8WLOL]RXVHGDGRVGRSURJUDPDGHPHOKRUDPHQWRÀRUHVWDOGDHPSUHVD.ODELQ6$GHWHVWHGHSURJrQLHVGH
meios irmãos de Eucalyptus urophylla, plantado no ano de 2006, com medição de 4 anos de idade, instalado 
QDID]HQGDGDHPSUHVDHP7HOrPDQFR%RUED3DUDQi
2H[SHULPHQWRFRQVLVWLXQRGHOLQHDPHQWRGHEORFRVDRDFDVRFRPXPD~QLFDSODQWDSRUSDUFHOD6LQJOH
Tree Plot- STP), com 30 repetições, 122 progênies testadas provenientes de uma área de produção de sementes, 
QRHVSDoDPHQWR[P$YDULiYHOHVWXGDGDIRLDOWXUDP
Para a utilização do pacote pedigreemm com os dados de progênies de meios irmãos é necessária a criação 
GHOLQKDVDGLFLRQDLVQRLQtFLRGRDUTXLYRTXHVHUmRUHIHUHQWHVDRVJHQLWRUHVGDVSURJrQLHVDYDOLDGDV1R
¿QDOGRDUTXLYRGHYHVHGXSOLFDUD~OWLPDOLQKD
1 'RXWRUDQGDHP*HQpWLFDH0HOKRUDPHQWR8)9$Y3HWHU+HQU\5ROIVVQ&DPSXV8QLYHUVLWiULR9LoRVD0*
E-mail: daniamazon@gmail.com; 
2 3yV'RXWRUDQGRDHP*HQpWLFDH0HOKRUDPHQWR8)9$Y3HWHU+HQU\5ROIVVQ&DPSXV8QLYHUVLWiULR9LoRVD
–MG. E-mails: UDIDHOVW#JPDLOFRP; siqueiragaia@yahoo.com.br
3 Melhorista da empresa Klabin S.A. E-mail: raestopa@gmail.com
4  3HVTXLVDGRU(0%5$3$)ORUHVWD3URI&UHGHQFLDGRGD8QLYHUVLGDGH)HGHUDOGH9LoRVD±8)9$Y3HWHU+HQU\5ROIVVQ&DPSXV
Universitário, 36570-000- Viçosa -MG. E-mail: marcos.deon@gmail.com
5 3URI7LWXODU'HSDUWDPHQWRGH%LRORJLD*HUDO±8)9$Y3HWHU+HQU\5ROIVVQ&DPSXV8QLYHUVLWiULR9LoRVD0*
(PDLOFGFUX]#XIYEU
7º Congresso Brasileiro de Melhoramento de Plantas
423
$HVWLPDomRSUHGLomRIRLREWLGDSHORSURFHGLPHQWRyWLPRGHDYDOLDomRJHQpWLFD5(0/%/832PRGHOR
estatístico adotado: 
Em que: y pRYHWRUGHGDGRVpRYHWRUGRVHIHLWRVGHUHSHWLomR¿[RVVRPDGRVDPpGLDJHUDOpRYHWRU
GRVHIHLWRVJHQpWLFRVDGLWLYRVLQGLYLGXDLVDOHDWyULRVe é o vetor de erros ou resíduos (aleatórios). As letras 
X e ZUHSUHVHQWDPDVPDWUL]HVGHLQFLGrQFLDSDUDRVUHIHULGRVHIHLWRVUHVSHFWLYDPHQWH
As equações de modelos mistos são:
Em que  variância aditiva; : estimativa da variância residual
As distribuições e estruturas de médias e variâncias são:  e .
5HVHQGHHWDO GHVHQYROYHUDPDVFRUUHo}HVSDUDRVYDORUHVJHQpWLFRVSUHGLWRVGRV LQGLYtGXRV
gerados pelo pedigreemmSDUDSURJrQLHVGHPHLRVLUPmRVFRQIRUPHDVHJXLU
Em que:
iaˆ : vetor de valores genéticos corretos preditos dos indivíduos;
iRaˆ : vetor de valores genéticos incorretos dos indivíduos preditos pelo pedigreemm;
corretogena ˆ : vetor de valores genéticos corretos dos genitores;
incorretogena ˆ : vetor de valores genéticos incorretos dos genitores preditos pelo pedigreemm.
Resultados e Discussão
&RPDVGHYLGDVPRGL¿FDo}HVSURSRVWDVQRDUTXLYRGHGDGRVSDUDDXWLOL]DomRGRSDFRWHpedigreemm 
IRLSRVVtYHOjREWHQomRGRVFRPSRQHQWHVGHYDULkQFLDHGRV%/83¶VGHFDGDLQGLYtGXR$HVWLPDomRGRV
FRPSRQHQWHVGHYDULkQFLDYLD5(0/SRGHVHUYLVXDOL]DGRDVHJXLU7DEHOD
7DEHOD(VWLPDomRGHFRPSRQHQWHVGHYDULkQFLDYLD5(0/
/LQHDUPL[HGPRGHO¿WE\5(0/
Formula: alt ~ -1 + Bloc + (1|Id)
Data: dados
AIC BIC logLik deviance 5(0/GHY
28315  -14002 28827 28005
5DQGRP HIIHFWV
Groups Name Variance Std.Dev.
Id (Intercept) 8.8087 
5HVLGXDO    
$V HVWLPDo}HV GRV SDUkPHWURV JHQpWLFRV H DPELHQWDLV IRUDP UHDOL]DGDV FRQIRUPH5HVHQGH E
OHYDQGRVHHPFRQVLGHUDomRVREUHYLYrQFLD7DEHOD
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Tabela 2: Estimativas dos parâmetros genéticos e ambientais da análise de teste de progênies de meios irmãos 
de Eucalyptus urophylla
Estimativas dos parâmetros variável Altura
YDUIHQ 
h2.ind 
h2.mp 
acurácia 0.6478
PEV 1.2778
SEP 1.1304
CV.gen.ind 20.6501
CV.gen.prog 10.3250
CV.res 
Média geral 14.3724
YDUIHQYDULkQFLDIHQRWtSLFDKLQGKHUGDELOLGDGHLQGLYLGXDOKPSKHUGDELOLGDGHPpGLDGHSURJrQLHVKDMXVWKHUGDELOLGDGHDMXV-
WDGD3(9YDULkQFLDGRHUURGHSUHGLomR6(3GHVYLRSDGUmRGRHUURGHSUHGLomR&9JHQLQGFRH¿FLHQWHGHYDULDomRJHQpWLFRLQGLYL-
GXDO&9JHQSURJFRHIGHYDULDomRJHQpWLFRGHSURJrQLH&9UHVFRHIGHYDULDomRUHVLGXDOHPpGLDJHUDOGRH[SHULPHQWRSDUDDOWXUD
2YHWRUGHHIHLWRV¿[RVpFRQVWLWXtGRSRUYDORUHVJHQpWLFRVGHFDGDJHQLWRUVHJXLGDVSHODVPpGLDVGRV
EORFRV,VVRpGHFRUUHQWHGDXWLOL]DomRGDVOLQKDVLQLFLDLVTXHUHSUHVHQWDPDVLQIRUPDo}HVGRVJHQLWRUHVGH
FDGDSURJrQLH2VEORFRVLQGLYLGXDLVSRUJHQLWRUDVVRFLDGDDFDGDOLQKDFULDGDWHPDIXQomRGHIRUQHFHU
RVGHYLGRVHIHLWRVGHFDGDJHQLWRUHWDPEpPVHUmRXWLOL]DGRVQDHTXDomRGHFRUUHomRSDUDDSUHGLomRGRV
valores genéticos corretos por indivíduo através de .
As predições geradas pelo pacote (
incorretogena ˆ ) e a correção de cada predição por indivíduo ( corretogena ˆ ) SRGHPVHUYLVXDOL]DGDVFRQIRUPH7DEHOD
Tabela 3: Predição do valor genético aditivo dos 20 primeiros genitores, após correção do resultado do 
pacote pedigreemm. 
Genitores
incorretogena ˆ corretogena ˆ
1  
4  2.23262487
8 2.880675574 
12  -2.63301878
13  -0.55611753
16 3.83432726 
17  
18  
 -1.236181432 
20  2.71835177
21  
25 3.05264555 1.63523661
 -0.381542762 -0.20438426
31  -0.50866146
32  
16 -2.278423712 -1.22050261
17 -2.486872168 
18  
  
20  -1.38241158
7º Congresso Brasileiro de Melhoramento de Plantas
425
Script de Análise
rm(list=ls(all=TRUE))
library(pedigreemm)
VHWZG³&??'DQLB3LQWR??)0,´ GH¿QLomRGDWULOKDGHGDGRV
GDGRV UHDGWDEOH³02'(/2B)0,W[W´K 7 SODQWDSRUSDUFHOD
RDUTXLYRGHYHVHUFRQVWUXtGRGDVHJXLQWHPDQHLUD
,G,GHQWL¿FDomRGRLQGLYtGXRQXPpULFRGHDWpRQ~PHURGHLQGLYtGXRV
# Prog : 
num.individuos <- nrow(dados)
QXPIDPLOLDVOHQJWKXQLTXHGDGRV3URJ
QXPEORFRVOHQJWKXQLTXHGDGRV%ORF
  QXPYDULDYHLVQFROGDGRV
  FROSDUF
## Organizando a tabela de dados
FROQDPHVGDGRV>@F³,G´´*´QRPHDQGRDVFROXQDV
*UHS1$QXPLQGLYLGXRV
GDGRVFELQGGDGRV*
LIVXPFROQDPHVGDGRV  ´3DUF´  758(^
 GDGRVGDGRV>FQFROGDGRVQFROGDGRVQXPYDULDYHLVQFROGDGRV@
 `HOVH^
  GDGRVGDGRV>FQFROGDGRVQFROGDGRVQXPYDULDYHLVQFROGDGRV@`
&ULDomRGDVOLQKDVLQLFLDLVGRDUTXLYRGHGDGRVPRGL¿FDGR
,GVHTQXPIDPLOLDV*UHS1$QXPIDPLOLDV*UHS1$QXPIDPLOLDV
%ORFVHTQXPIDPLOLDV
YDULDYHLVPDWUL[GDWD QURZ QXPIDPLOLDVQFRO QXPYDULDYHLV
FROQDPHVYDULDYHLVFROQDPHVGDGRV>FROSDUFQFROGDGRV@SHJDRVQRPHVGDVFROXQDVGHYDULiYHLV
&DEHFDOKRFELQG,G**%ORFYDULDYHLV
GDGRV,GGDGRV,GQXPIDPLOLDV
GDGRV%ORFGDGRV%ORFQXPIDPLOLDV
GDGRVUELQG&DEHFDOKRGDGRV
'XSOLFDomRGD~OWLPDLQIRUPDomR
GDGRVUELQGGDGRVGDGRV>QURZGDGRV@
GDGRV>QURZGDGRV@
&RQVWUXomRGDJHQHDORJLD
GDGRV%ORFDVIDFWRUGDGRV%ORF
JHQHDORJLDGDGRV>QURZGDGRV@  5HWLUDVHRLQGLYtGXRUHSHWLGRGR¿PGRDUTGHGDGRVPRGL¿FDGR
* JHQHDORJLD>@ * JHQHDORJLD>@ ,QG JHQHDORJLD>@
JHQHDORJLD SHGLJUHHVLUH DVLQWHJHU*GDP DVLQWHJHU*ODEHO DVFKDUDFWHU,QG
0RGHORSDUDSUHGLomRGHHIHLWRVJHQpWLFRVGHLQGLYtGXRV
IRUQLQQXPYDULDYHLV^
0RGHORSDUDSUHGLomRGHHIHLWRVJHQpWLFRVGHLQGLYtGXRV
 DMXVWH SHGLJUHHPPGDGRV>Q@a%ORF_,G
     data = dados,
     pedigree = list(Id = genealogia))
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